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摘　　要

利用两个杂交组合 (组合Ⅰ :吉林 27×吉林 28;组合Ⅱ :吉林 20×吉林 26)的 P1、

P2、 F1、 F2、 B1、 B2六个世代 ,在对世代间蛋白质含量方差分析显著的基础上 ,以世代平

均值模型尺度检验 ,三参数和六参数联合尺度的多元回归分析检验 ,研究探讨了大豆

子粒蛋白质含量遗传的 [d ]、 [h ]、 [ i ]、 [ j ]、 [ l ]各种基因效应及其相对效应估值的大

小。世代方差分析结果表明 ,不同世代间蛋白质含量存在显著差异。模型尺度检验及

回归分析的联合尺度检验结果表明 , 2个组合中有 1个组合 (组合Ⅰ )蛋白质含量符

合三参数的加性 -显性基因效应模式 ,而且加性效应为主 ,其加性效应估值近显性效

应的 3倍 ;六参数模型分析时 ,两组合加性和显性效应均达极显著 ;其相对平方和大

小 ,组合Ⅰ 分别占总平方和的 47. 88%和 44. 76% ,组合Ⅱ 分别占 34. 53%和

43. 98% ,表现为加性和显性效应同等重要。 组合Ⅱ模型尺度检验中不符合加性 -显

性模式 ,六参数模式分析时 ,上位效应 [i ]亦显著 ,占总平方和的 16. 22%。
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引　　言

育种家在对作物数量性状的遗传改良中 ,为设计合理有效的育种方案及选择方法 ,通

常针对目标性状的遗传变异 ,估计其各种遗传参数 ,分析决定该性状的基因作用方式及其

大小。就大豆子粒蛋白质含量的基因效应 ,学者们采用各种试验设计统计分析方法进行了

估计。如世代平均数比较 ( Weber等 1950) , NCⅠ 设计分析 ( Leffel和 Weiss 1958,刘显华

1990) ,双列杂交配合力分析 ( Ishige 1984, Chauhan和 Singh 1983, Gupta等 1982,陈恒鹤

1989) ,这些研究结果不尽一致。

本试验利用普通蛋白含量水平的 2个品种 ,与蛋白含量较高的新近育成的 2个高蛋
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白品种 ,配制了两组合 ,分别以模型尺度 ,联合尺度检验和世代均数多元回归分析方法对

蛋白质含量遗传的基因效应进行分析 ,估计各种基因效应方差的大小及其百分比 ,以便进

一步明确大豆蛋白质含量遗传本质。

材料及方法

利用蛋白质含量不同的 4个品种配制 2个杂交组合 (表 1) ,并将 F1与亲本回交 ,形成

P1、 P2、 F1、 F2、 B1和 B2六个世代。
表 1　杂交组合、亲本及其蛋白质含量

Table 1　 Pa rents and their pro tein content for cro sses

组合

Cross

亲本

Paren t

蛋白质含量 (% )

Protein con ten t

组合

Cross

亲本

Paren t

蛋白质含量 (% )

Protein conten t

Ⅰ
♀吉林 28号 46. 6

 吉林 27号 40. 3
Ⅱ

♀吉林 26号 46. 4

 吉林 20号 39. 2

　　 1993年种植于吉林省农科院 (公主岭 )试验田。随机区组 ,三次重复 , F1、 B1、 B2一个行

区 , P1、 P2、 F2为 3行区 ,行长 300cm ,行距 65cm、株距 15cm。成熟后每个小区收获 5- 6

株 ,单株脱粒 ,分析测定蛋白质含量。

采用下列方法对蛋白质含量的遗传进行了分析:

( 1)以 M ather( 1949)提出 A、 B、 C模型 ,

A= 2B1 - P1- F1 ;

B= 2B2- P2- F1 ;

C= 4F2 - 2F1- P1- P;进行 t测验。

( 2)以 Cavill( 1952)提出的联合尺度检验:

首先以各世代平均数估算加性- 显性模型的 m、 [a ]和 [d ] ,然后由计算出的 m、 [a ]、
[d ]按加性 -显性模型计算各世代平均数的期望值 ,最后将各世代的平均观察值与计算出

的期望值进行 x
2
检验 ,若 x

2
检验期望值与观察值吻合 ,证明加性 -显性模型适合 ,反之

模型则不适合。
表 2　各世代期望值估计的理论系数

Table 2　 Theo retica l coefficients of expect estimates fo r 6 generations

基因效应

Gene ef fect

世代　 Generation

P1 P2 F1 F2 B1 B2

m 1 1 1 1 1 1

[d ]加性效应 additive 1 - 1 0 0 1 /2 - 1 /2

[h ]显性效应 dominance 0 0 1 1 /2 1 /2 1 /2

[ i ]加性×加性效应 additiv e× additiv e 1 1 0 0 1 /4 1 /4

[ j ]加性×显性效应 additiv e× dominance 0 0 0 0 1 /4 - 1 /4

[ l ]显性×显性效应 dominance× dominance 0 0 1 1 /4 1 /4 1 /4
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　　根据上表 ,求解三参 m [a ]、 [d ]正规方程:

X A= Y

X为 m、 [d ]、 [h ]的理论系数矩阵 , Y为各世代平均数矩阵 , A为遗传参数矩阵。

( 3)根据 ( 2)原理 ,采用 Jink和 Jone( 1958)参数模型:

m= 1 /2P1+ 1 /2P2+ 4F2- 2B1- 2B2;

[d ]= 1 /2P1- 1 /2P2;

[h ]= 6B1+ 6B2- 8F2- F1- 3 /2P1- 3 /2P2;

[i ]= 2B1+ 2B2- 4F2;

[ j ]= 2B1- P1- 2B2+ P2;

[ l ]= P1+ P2+ 2F1- 4F2- 4B1- 4B2;

同样 ,可求出 [d ]、 [h ]、 [i ]、 [ j ]、 [l ]五个参数。

结果与分析

1　世代方差分析

两个组合蛋白质含量的世代间方差估值列于表 3。由表 3可见 ,蛋白质含量两组合均

表现有显著的世代差异 ,说明世代不同群体的遗传结构是不同 ,也是进一步分析基因效应

的基础。
表 3　世代间蛋白质含量方差分析

Table 3　 Variance analysis of protein content among generations

变异来源

Variation resource
DF

组合Ⅰ CrossⅠ 组合 Ⅱ CrossⅡ

S S F SS F

世代 Generation 5 33. 441 30. 6* * 51. 132 119. 18* *

区组 Replication 2 0. 022 0. 05 1. 073 6. 25*

机误 Error 10 2. 181 0. 858

　　 2　蛋白质含量遗传的 A、 B、 C模型检验
两组合蛋白质含量遗传的 A、 B、 C模型检验结果列于表 4。结果看出 ,两组合测验结

果不同 ,组合Ⅰ A、 B、 C尺度均与零没有显著差异 ,表明该组合蛋白质含量附合加性 - 显

性基因效应 ,而组合Ⅱ A、 B、 C尺度与零有显著的差异 ,则表明不附合简单的加性 -显性

遗传模式 ,可能还有上位作用的存在。
表 4　两组合蛋白质遗传的 A、 B、 C尺度检验

Table 4　 A、 B、 C scale test o f inheritance of pro tein content in two cr osses

组合

Cross

模型尺度

Test- scale

方差

Variance

t值

t- value

显著性

Signifi cance

组合

Cross

模型尺度

Test- scale

方差

Variance

t值

t- value

显著性

Signifi cance

Ⅰ A 0. 4002 0. 2048 N Ⅱ A 0. 3186 2. 9016 S

B 0. 7091 0. 2728 N B 0. 3290 1. 2813 N

C 1. 7567 0. 5849 N C 2. 6291 2. 9880 S
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3　蛋白质含量基因效应联合尺度检验
表 5　两组合蛋白质含量加性 -显性 x2测验

Table 5　 x2 test of additiv e- dominant model for pro tein content in two c rosses

组合

Cross

世代

Generation

平均数组成

Mean compositi on

观察值 ( O)

Observed

期望值 ( E)

Expected

O- E差

O- E

总 x2

Total x2

Ⅰ P1 m+ [d ] 46. 191 46. 215 - 0. 0242 1. 0408

P2 m- [d ] 41. 038 41. 088 - 0. 0506

F1 m+ [h ] 41. 142 43. 279 - 0. 1374

F2 m+ 1 /2 [h ] 43. 727 43. 466 0. 2613

B1 m+ 1 /2 [d ]+ 1 /2 [h ] 44. 752 44. 747 0. 0044

B2 m- 1 /2 [d ]+ 1 /2 [h ] 42. 154 42. 180 - 0. 0304

Ⅱ P1 m+ [d ] 46. 162 46. 009 0. 1820 14. 139

P2 m- [d ] 42. 079 41. 982 0. 0969

F1 m+ [h ] 43. 903 43. 572 0. 3312

F2 m+ 1 /2 [h ] 42. 868 43. 784 - 0. 9159

B1 m+ 1 /2 [d ]+ 1 /2 [h ] 44. 348 44. 791 - 0. 4426

B2 m- 1 /2 [d ]+ 1 /2 [h ] 42. 624 42. 777 - 0. 1534

　　 df= 3, x (0. 05)= 7. 82

A、 B、 C单独检验中 ,每个尺度只利用了几个世代 ,如 A尺度仅利用了 P1、 P2、 B1、三个

世代 ,未同时使用其它世代。另外在计算尺度时 ,又把各世代同等对待 ,即各个世代的平均

数具有相等的标准误。而实际上 ,各世代方差并不相同 ,不一定具有相同的标准误。因此 ,

有必要将各个世代的平均值除以相应的标准误 ,标准化处理后进行联合尺度测验。表 5为

联合尺度检验 ,观察与期望值的 x2测验结果。

从表 5可见 ,加性 -显性模型检验结果与 A、 B、 C尺度一致。即组合Ⅰ 总 x
2
= 1. 0408,

小于 x2
0. 05 ( 7. 82)的水平 ,观察值与期望值完全吻合 ;而组合Ⅱ总 x2= 14. 1395,大于 x2

0. 05水

平 ,观察值与期望值不吻合 ,表明仍有其它基因效应 [i ]起作用。

4　蛋白质含量的基因效应估值与平方和分剖

两个组合蛋白质含量的三参数和六参数基因效应估值列于表 6。从表 6可见 ,三参数

模型中 ,二组合 m值接近双亲平均值 ,而六参模式中 m值则有所不同 ,其与双亲均值差距

的大小取决于 [i ]的上位效应估值。组合Ⅰ附合加性- 显性模式 , [i ]估值较小 ,三参数与六

参数 m值相差较小 ;而组合Ⅱ [i ]效应较大 ,表明该组合蛋白质含量的遗传还包含有一定

的加性×加性的上位效应。

　　通过世代平均值分析 ,求得各类基因效应平方和及其平方和占总遗传方差的比例 (表

7)。

表 7结果表明 ,两组合蛋白质含量加性和显性效应均达极显著水平 ,合计分别占总遗

传效应的 92. 64%和 77. 51%表明加性和显性是主要的。 其中组合Ⅰ 加性和显性分别占

47. 88%和 44. 76% ,基本上各占总效应的近 50% ,属于典型的加 -显性遗传模式 ;而组合

Ⅱ除加性和显性效应各占 34. 53%和 42. 98%外 ,还有 16. 01%加性×加性效应 ,并达显

290 　　　　　　　　　　　　　　　　　　大　豆　科　学　　　　　　　　　　　　　　　　　　 18卷



著水平 ,也是不可忽略。
表 6　两组合不同模式的基因效应估值

Table 6　 Gene effect estimation o f pro tein content of different models in tw o crosses

组合

Cross

模式

Model

基因效应　 Gene ef fect

m [d ] [h ] [ i ] [ j ] [ l ]

Ⅰ 三参数 Th ree parameter 43. 940 2. 3303 - 0. 8049

六参数 Six parameter 44. 721 2. 5669 - 2. 3983 - 1. 0970 0. 0626 0. 8189

Ⅱ 三参数 Th ree parameter 44. 218 1. 8480 - 1. 1617

六参数 Six parameter 41. 668 2. 0559 2. 5653 2. 4674 - 0. 6674 - 0. 3309

表 7　蛋白质含量世代平均值平方和分剖

Table 7　 Par tition of sum squa re of protein generation mean content

变异来源

V. sou rce
DF

组合Ⅰ CrossⅠ 组合Ⅱ CrossⅡ

平方和

SS

基因效贡献率 (% )

Rate of gene action

平方和

SS

基因效贡献率 (% )

Rate of gene action

[d ] 1 8. 076* * 47. 886 17. 110* * 34. 532

[h ] 1 7. 549* * 44. 763 21. 300* * 42. 986

[ad ] 3 1. 239 7. 345 11. 138* * 22. 480

[i ] 1 0. 687 4. 073 7. 935* 16. 014

[ j ] 1 0. 039 0. 002 2. 146 4. 332

[ l ] 1 0. 513 3. 039 1. 058 2. 135

世代 5 16. 864 100 38. 411 100

讨　　论

1　基因效应与亲本表现

加性、显性、上位性各类基因效应估值是有关性状位点效应的综合估值。 不同研究或

不同杂交组合双亲有差异的位点或数目不同 ,基因效应估值就会有所不同 ,尤其是有关位

点存在互作或作用方向不同时 ,不同亲本配制的组合的基因效应估值可能有相当大的差

异。本研究中所采用的两个组合 ,父母本蛋白质含量表现虽然相近似 ,但其基因效应模式

和效应大小都不尽相同 ,表明蛋白质含量的遗传方式是比较复杂的。

2　基因效应与参数模式

三参数模式就是通常所说的加性 - 显性模式 ,其中 m值乃是无上位情况下的双亲平

均值。因此 ,若上位效应可忽略不计 ,则双亲实际平均值应接近于 m估值。如果上位效应

显著 ,则二者间就会有差距 ,差距大小取决于上位效应的作用大小。进行三参数模式分析

后 ,应对各基因效应进行显著性检验 ,如果离差 ( Dev )项不显著 ,说明加性 - 显性模式适

合 ,那么上位效应可以忽略 , [d ]和 [h ]的作用足以说明绝大部分的遗传变异 ,反之若离差

( Dev )显著 ,说明上位效应确实存在 ,则需要采用完全模式 (六参数 )进一步分析上位效应

的作用。
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3　蛋白质含量的基因效应和遗传改良

本文对两个杂交组合的分析表明 ,大豆子粒蛋白质含量的遗传 ,因组合不同基因效应

模式有差异。 并且在三参数模式中 ,加性效应是主要的 ,两组合的加性效应估值分别为显

性效应的 3倍和 1. 5倍 ,加性效应为主。因此说 ,在附合加性 -显性模式的杂种后代 ,蛋白

质含量遗传加性效应是重要的。 这可能也是某些研究结果认为加性效应是主要的缘故

(W eber 1950, Chuaham 1983)。 在六参数模式中 ,加性和显性都是主要的 , Lef fel ( 1958)、

Ishige( 1984) ,张国栋等 ( 1989)亦都得到类似的结果。综合前人研究结果及本文结果分析 ,

可以认为 ,蛋白质含量的基因效应是复杂的。因组合亲本不同 ,有的可能表现为简单的加

性效应为主 ,有的则可能附合加性- 显性模式 ,还有的组合有一定的上位效应。因此 ,由于

基因作用的复杂性 ,在改良大豆蛋白质含量的育种中 ,虽然可大致通过亲本表现预测后代

的变异及分布 ,但在后代处理上 ,适当推迟选择世代是有益的。
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ANALYSIS OF GENETIC EFFECTOF SEED PROTEIN

CONTENT IN SOYBEAN CROSSES

Meng Xiangxun
1　Wang Shuming

1　 Yang Qingkai
2

( 1 Soybean Institute, J ilin Academy of Agricultural Sciences 136100

2 Institute of Soybean, Northeast Agricultural University )

Abst ract

Gene actions, including additive [d ] , dominance [h ] , epistasis [i ] of seed pro tein con-

tent and magni tudes of these effect w ere estimated wi th means of P1、 P2、 F1、 F2、 B1、 B2 par-

ents and generations of tw o crosses by Joint Scaling Test and multiple linear regression of

three- param eter and six- parameter models. It was indicated tha t protein content of soy-

bean seeds was signi ficantly conditioned by additiv e and dominate ef fects in one of the tw o

crosses, fi tting an additiv e- dominate m odel, in w hich additive w as more im portant, while

ano ther cross had significant additiv e, dominate and epistatic ef fects for protein content of

seeds, accounting for 34. 5% , 43. 9% and 16. 2% of the total ef fects respectiv ely, fit ting

additive- dominate- epistatic model.

Key words　 Soybean; Protein; Genetic ef fect
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